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S1 Dataset. Multiple sequence alignment of the real-time PCR/HRM amplicons of reference strains and clinical isolates.
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CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCAGTTTGGTTAATAGCCAAGCTGATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTAATGGTTAATACCCGTTACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTGATGGTTAATACCCATGACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCAGCTTNGTTAATACCCAAGTTNATTGACGTTAATCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCAGTTTGGTTAATAGCCAAGTTGATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC

CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTAATGGTTAATACCCGTTACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCAGTTTGGTTAATAGCCAAGCTGATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCGACTTGGTTAATACCCAAGTTGATTGACGTTAATCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCGACTTGGTTAATACCCAAGTTGATTGACGTTAATCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCAGTTTGGTTAATAGCCAAGTTGATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCAGTTTGGTTAATAGCCAAGCTGATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTAATGGTTAATACCCGTTACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTGATGGTTAATACCCATGACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTGATGGTTAATACCCATGACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCAGTTTGGTTAATAGCCAAGCTGATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTGATGGTTAATACCCATGACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTGATGGTTAATACCCATGACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTAATGGTTAATACCCGTTACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGATAAGGTTAATACCCTTATTAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTGATGGTTAATACCCATGACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGCAGTTTGGTTAATAGCCAAGCTGATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
CGGGTTGTAAAGTTCTTTCGGTGATGAGGAAGGTGTGATGGTTAATACCCATGACAATTGACGTTAGTCACAGAAGAAGCACCGGCTAACTCC
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identical base in all aligned sequences; v = variable base that leads to a T, shift



